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Introducción. El programa de evaluación externa 
del desempeño en serología (PEEDS) del Instituto 
Nacional de Salud busca hacer seguimiento a los 
bancos de sangre respecto a la seguridad de las 
transfusiones asociada a pruebas infecciosas, 
y generar competitividad entre los participantes 
frente a sus propios resultados y respecto a los 
demás participantes.
Objetivo. Analizar los resultados obtenidos por los 
participantes para el PEEDS INS-2010.
Materiales y métodos. Análisis descriptivo, 
retrospectivo, de los resultados tabulados de los 
dos envíos realizados en el PEEDS para el año 
2010.
Resultados. En 2010, 93% de los bancos 
participaron en los dos envíos del PEEDS. Se 
realizaron 10.009 determinaciones en sueros 
negativos con 0,21 % resultados falsos positivos, 
porcentaje que disminuyó entre el primero y el 
segundo envío (0,26 % a 0,16 %, respectivamente). 
Para los sueros positivos se realizaron 1.270 
determinaciones, 0,35 % presentaron resultados 
falsos negativos, con disminución entre el primero y 
segundo envío (0,49 % y 0,30 % respectivamente). 
La mayoría de los resultados falsos positivos 
correspondieron a los marcadores anti-VHC (31,90 
%) y HBsAg (33,33 %). Los resultados falsos 
negativos correspondieron a anti-VHC (57,78 %) y 
sífilis (53,33 %). El 52% de los bancos de sangre 
utilizaron la tecnología de quimioluminiscencia, y 
48 %, ELISA.
Conclusión. Se requiere implementar planes de 
mejora por parte de los participantes, frente a 
los hallazgos del PEED. Este programa genera 
un diagnóstico respecto a la seguridad de las 
pruebas de tamización realizadas en los bancos 
de sangre.
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Introducción. El Grupo de Parasitología, Red 
Nacional de Laboratorios, realiza la evaluación 
externa directa del desempeño a los laboratorios 
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de salud pública, enviando muestras problema 
de las diferentes patologías parasitarias 
–malaria, leishmaniasis, enfermedad de Chagas, 
toxoplasmosis y parasitismo intestinal– para 
evaluación de concordancia y oportunidad en el 
diagnóstico entre laboratorios de cada programa.
Objetivo. Caracterizar la red de laboratorios de 
salud pública de acuerdo con su desempeño en la 
evaluación externa directa del desempeño, durante 
2009 y 2010.
Materiales y métodos. Se incluyeron 33 labo-
ratorios. Semestralmente fue enviado un paquete 
de cinco muestras problema por enfermedad. 
Se analizaron los porcentajes de concordancia 
y, según el programa, el manejo del paciente, el 
recuento de parásitos y el tratamiento.
Resultados. Se obtuvo el 100 % de participación en 
los programas de malaria y leishmaniasis (examen 
directo), 98,35 % en parasitismo intestinal, 9,9 % 
en leishmaniasis (inmunodiagnóstico), 16,66 % 
en toxoplasmosis y 96,66 % en enfermedad de 
Chagas (inmunodiagnóstico). La concordancia 
fue de 92,5 % en malaria; 56,3 % y 89,9 % 
en inmunodiagnóstico y examen directo de 
leishmaniasis, respectivamente; 86,3 % en 
toxoplasmosis, 83,6 % en parasitismo intestinal, y 
100 % y 98,9 % en enfermedad de Chagas directo 
e inmunodiagnóstico, respectivamente.
Discusión. Se observa poca participación en los 
programas de inmunodiagnóstico de toxoplasmosis 
y leishmaniasis, influenciada por la baja demanda 
de exámenes y el perfil endémico del departamento. 
La concordancia puede afectarse por la rotación del 
personal, la falta de entrenamiento e insolvencias 
administrativas departamentales. El programa de 
la enfermedad df¡e Chagas (examen directo) fue 
implementado en el 2010 con cinco laboratorios 
y con una perspectiva de cobertura a futuro de 
inclusión de los 33 laboratorios.
Conclusiones. Las concordancias de diagnóstico 
para todas las enfermedades analizadas están 
en un intervalo entre 90 % y 99 %, considerado 
alto según los lineamientos de la Red Nacional de 
Laboratorios.
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Introducción. La citogenética molecular ha ganado 
relevancia como herramienta diagnóstica para 
la identificación y caracterización de síndromes 
genéticos, tal como el del maullido de gato (cri du 
chat), que tiene una incidencia entre 1 en 15.000 
a 1 en 50.000, resultante de una deleción en el 
brazo corto del cromosoma 5. Se caracteriza 
por presentar múltiples anomalías de desarrollo 
que incluyen retardo mental, microcefalia, facies 
dismórfica y llanto atípico. Usualmente, el médico 
sospecha la enfermedad por el fenotipo del niño, 
y se confirma mediante el cariotipo que permite 
identificar la deleción cuando se ha realizado por 
técnicas de citogenética de alta resolución. Hay 
ocasiones en las que es necesario utilizar las 
técnicas de la citogenética clásica junto con las 
técnicas de hibridación fluorescente in situ (FISH) 
para confirmar el diagnóstico. 
Objetivo. Identificar por citogenética molecular, 
la deleción en el brazo corto del cromosoma 
5 detectado por técnicas citogenéticas de alta 
resolución, en una paciente con fenotipo compatible 
con el síndrome de maullido de gato.
Materiales y métodos. Se realizaron cultivos 
pareados de linfocitos a partir de sangre periférica 
de una paciente de 5 meses, captada mediante la 
vigilancia centinela de defectos congénitos. Aunque 
el motivo de consulta fue un cuadro de neumonía, 
se sospechó el síndrome de cri du chat por el 
fenotipo dismórfico y el llanto atípico. A partir del 
material obtenido se realizaron técnicas de bandas 





Resultados. Se obtuvo un cariotipo con 46 
cromosomas y deleción del brazo corto del 
cromosoma 5, compatible con el síndrome 5p-, o cri 
du chat. Mediante la técnica FISH se hizo evidente 
la presencia de una única señal fluorescente en 
uno de los cromosomas del par 5, lo que confirmó 
el diagnóstico de la citogenética convencional.
Conclusión. El fenotipo permite sospechar el 
diagnóstico de cri du chat, que se confirma 
mediante la citogenética convencional al observar 
un problema de deleción. La citogenética molecular 
permite precisar el daño puntual en la región exacta 
del cromosoma.
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Introducción. El cáncer de cuello uterino, 
como evento de interés en salud pública, está 
presentando reducción progresiva de la mortalidad 
en Colombia.
Objetivo. Adquirir conocimientos y habilidades 
para la adecuada toma de muestras de la citología 
de cuello uterino, según el sistema obligatorio de 
garantía de la calidad (Decreto 1011 de 2006).
Materiales y métodos. Se trata de un curso en 
dos fases: la primera, mediante ingreso a una 
plataforma electrónica de aprendizaje virtual 
moodle, y la segunda fase, práctica presencial 
evaluada; los participantes son seleccionados 
de la red de prestadores de servicios de toma de 
muestras de citología, según criterio de habilitación, 
y priorizados por laboratorios de salud pública en 
el territorio nacional.
Resultados. Los contenidos estaban distribuidos 
en nueve módulos interactivos con animaciones 
en tercera dimensión, videos, biblioteca virtual y 
conexiones para profundización temática, y cada 
módulo es evaluado y se administró un cuestionario 
final, en el que la nota minima aprobatoria fue de 
70 %; se inscribieron al curso 1.300 participantes.
Conclusión. Mil trece funcionarios (77,2 %) de 
instituciones prestadores de servicos de salud 
(IPS) que se encuentran laborando actualmente en 
los entes territoriales, aprobaron la primera fase, 
lo cual contribuye a resolver las necesidades de 
fortalecimiento de competencias laborales para la 
detección temprana del cáncer de cuello uterino. 
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Objetivo. Evaluar el desempeño, autorizar el 
servicio y garantizar que la información de los 
laboratorios usada en el Sistema de Información 
de la Vigilancia de la Calidad del Agua Potable, 
SIVICAP, tenga resultados confiables para la toma 
de decisiones.
Materiales y métodos. El programa hace tres 
envíos al año para análisis de parámetros básicos 
contemplados en el cálculo del índice de riesgo por 
calidad de agua (IRCA), reglamentado según la 
Resolución 2115/07 del Ministerio de la Protección 
Social y MAVDT. 
El análisis estadístico evalúa la parte fisicoquímica 
con el resultado, desempeño, competencia y 
la referencia; mientras que, en bacteriología el 
resultado y la concordancia en el ejercicio. Se 
elaboran tres informes parciales y uno final por 
año, información subida a la página Web del INS, 
en el vínculo del programa PICCAP para consulta 
de participantes, entidades de Salud Pública, 
Servicios Públicos y empresas del sector
Resultados. Hasta el 2010 ha incrementado la 
participación de 300 laboratorios que cubren todo 
el país y cuya fiabilidad de resultados sigue 
mejorando, acercándose al 70 % en fisicoquímico 
y 85 % en microbiológico.
Conclusión. El programa permite cumplir la 
norma ISO 17025:2005, implementa la norma 
ISO17043:2010 “Proveedores de ensayos de 
aptitud” y siendo uno de los mejores programas 
de evaluación externa en el país, aumentará 
los analitos y participará de la red metrológica 
colombiana para el año 2011.
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Introducción. Las células cardiacas adultas se 
caracterizan por un estado de diferenciación 
terminal que limita la proliferación de miocitos y 
la respuesta a la isquemia y a la reperfusión que 
en el corazón se acompañan por cambios en la 
expresión y en la modificación postraduccional de 
proteínas involucradas en el control del ciclo celular. 
Una de estas proteínas, la cinasa dependientes de 
ciclina (CDK2) podría regular vías de señalización 
apoptóticas inducidas por la hipoxia, en cardio-
miocitos neonatales in vitro. Sin embargo, el papel 
de este gen no es claro en células cardiacas adultas 
expuestas a isquemia experimental.
Objetivo. Caracterizar la expresión del gen 
CDK2 en células cardiacas aisladas sometidas a 
lesión por isquemia simulada y a protección por 
precondicionamiento isquémico.
Materiales y métodos. A partir de la amplificación 
por PCR de cADN de corazón completo y de células 
cardiacas ventriculares aisladas de corazones 
de cobayo, sometidos o no a lesión por isquemia 
simulada y a protección por precondicionamiento 
isquémico, se realizó la clonación y secuenciación 
de CDK2. El análisis de expresión se evaluó por 
PCR en tiempo real empleando el gen GAPDH 
como control de expresión. 
Resultados. Se amplificó, clonó y secuenció un 
fragmento de 306 pb. La secuencia obtenida para 
CDK2 de cobayo mostró 26 cambios de nucleótidos 
y dos cambios de aminoácidos, con respecto a las 
secuencias reportadas para humano, rata y ratón. 
Además, se evidenció que este gen presentaba 
un nivel de expresión mayor en las células en 
condiciones de cardioprotección que en las 
sometidas a lesión por isquemia.
Conclusión. El gen CDK2 se expresa diferencial-
mente en cardiomiocitos aislados de cobayo lo que 
sugiere un papel cardioprotector que podría estar 
asociado con la regulación de otros genes del ciclo 
celular, como p21 y p16.
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Prevalencia de factores de riesgo 
asociados con el síndrome metabólico 
en población trabajadora del Instituto 
Nacional de Salud
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Introducción. El síndrome metabólico es una 
enfermedad silenciosa que se presenta como un 
conjunto de trastornos metabólicos asociados 
con enfermedad cardiovascular aterosclerótica y 
diabetes mellitus de tipo 2, acompañada de otros 
factores predisponentes asociados a estilos de 
vida poco saludables. 
Objetivo. Determinar la prevalencia del síndrome 
metabólico según la NCEP ATPIII e International 
Diabetes Federation (IDF) en una población 
trabajadora y su relación con factores de riesgo.
Materiales y métodos. Se realizó un estudio 
descriptivo transversal en trabajadores. Se 
analizaron por encuesta variables sociodemo-
gráficas y de salud, mediciones antropométricas, 
actividad física y determinaciones bioquímicas de 
perfil lipídico y glucosa.
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Resultados. De los 358 participantes, 21,3 % 
presentaba síndrome metabólico por el método 
de la International Diabetes Federation, 48,7,% en 
hombres y 51,3% en mujeres. Por el método de 
ATP III, 14 % presentaron síndrome metabólico, 60 
% para hombres y 40 % para mujeres. El 72,4 % 
presentaba sobrepeso en contraste con el 17,1 % 
que tenía algún grado de obesidad. Cerca al 50 % 
de la población tenía aumento del perímetro de la 
cintura. De la población con síndrome metabólico, 
el 94,9 % de las mujeres y el 89,2 % de los hombres 
eran inactivos.
Conclusión. Una quinta parte de la población 
presentaba síndrome metabólico; según la 
International Diabetes Federation, el porcentaje 
mayor se presentó en las mujeres, contrario 
al diagnóstico por ATP-III, en el que fue mayor 
en los hombres. De los marcadores utilizados, 
los más frecuentes fueron hiperglucemia, 
hipercolesterolemia-HDL y sedentarismo, y el 
menos constante, la hipertensión. Aun cuando los 
niveles de triglicéridos no estaban dentro de los 
criterios, la mayoría de la población presentaba 
hipertrigliceridemia. Es fundamental implementar 
estrategias para fomentar estilos de vida saludable, 
especialmente en población trabajadora. 
Palabras clave: síndrome metabólico, población 
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glucemia, enfermedad cardiovascular, perfil lipídico.
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Introducción. El bajo peso al nacer se asociacon 
mayor riesgo de muerte fetal y neonatal y, durante 
los primeros años de vida, de padecer un retraso 
del crecimiento físico y cognitivo. Se considera un 
factor predictor de la supervivencia infantil y un 
indicador de la calidad de la asistencia prenatal. 
En la última década ha aumentado la proporción 
de bajo peso, ante lo cual no se han contemplado 
medidas para su control. 
Objetivo. Evaluar y caracterizar las variables 
asociadas al bajo peso al nacer.
Materiales y métodos. Estudio descriptivo retros-
pectivo para caracterizar la proporción del bajo 
peso al nacer con variables proximales (semanas 
de gestación y edad de la madre) y una proyección 
de la proporción total hasta el año 2025. 
Resultados. La proporción de bajo peso al nacer 
viene en aumento desde el año 2000, cuando más 
de la mitad obedecía a partos a término (más de 37 
semanas). Se observó que las mujeres menores 
de 20 años y con más 40 presentaban los mayores 
porcentajes de hijos con bajo peso al nacer,y era 
muy preocupante en las adolescentes, dado que 
representan más del 20% del total de mujeres 
gestantes. La proyección del indicador estaría por 
encima del 10% en el 2015, con una tendencia 
al aumento, lo cual no permitiría cumplir con las 
metas planteadas para este indicador en el marco 
de los objetivos de desarrollo del milenio.
Conclusión. Es preciso vigilar y hacerle segui-
miento a la proporción de bajo peso al nacer 
retroalimentando a los entes territoriales para la 
toma de decisiones que contribuyan al mejoramiento 
de la situación materno-infantil para el país.
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Introducción. La síntesis de melanina es un 
mecanismo primario de protección, regulado 
por genes específicos. El factor de transcripción 
asociado a microftalmia específico del linaje 
melanocítico, MITF-M, es esencial para la 
proliferación y supervivencia de los melanocitos 
y para la expresión de enzimas y proteínas 
estructurales necesarias en la producción de 
melanina. A pesar del amplio conocimiento sobre 
MITF-M en cáncer, aún no se ha podido establecer 
su función como oncogén o supresor tumoral.
Objetivo. Determinar la expresión de MITF-M en 
células de melanoma B16 pigmentadas y A375 
no pigmentadas, MITF+ y MITF-, y evaluar la 
expresión de los genesTRP1 y TRP2.
Materiales y métodos. Se transfectaron 2 x 105 
células B16 y A375 empleando lipofectamina y ARN 
pequeños (siARN-MITF). A las 24 a 30 horas después 
del tratamiento, se extrajeron ARN y proteínas de 
células transfectadas y no transfectadas y a partir 
de cADN se realizó la amplificación de los genes 
MITF-M, TRP1, TRP2 y GAPDH, con el fin de 
evaluar su expresión a nivel de mARN. 
Resultados. Se expresó MITF-M en ambas líneas 
celulares de manera endógena. En B16, la expresión 
de TRP1 fue menor que la de TRP2, mientras que 
en A375 los niveles fueron casi indetectables. La 
transfección con el ARN interferente se asoció con 
una disminución del 80 % del mARN de MITF-M y 
de, al menos, dos veces en los transcritos de TRP1 
y TRP2 en B16.
Conclusión. Los resultados sugieren que el gen 
MITF-M regula la expresión de TRP1 y TRP2 en 
células de melanoma melanótico B16 y que en 
células tumorales no pigmentadas, MITF-M puede 
estar jugando otra función. 
Palabras clave: MITF-M, melanoma maligno, 
pigmentación, TRP1, TRP2, proliferación celular
Referencias
1. Vachtenheim J, Borovansky J. Transcription physiology’ of 
pigment formation in melanocytes: central role of MITF. Exp 
Dermatol. 2010;19:617-27.
2. Dynek J , Chan S , Liu J, Zha J, Fairbrother W , Vucic D. 
Microphthalmia associated transcription factor is a critical 
transcriptional regulator of melanoma inhibitor of apoptosis 
in melanomas. Cancer Res. 2008;68:3124-32.
3. Levy C, Khaled M, Fisher D. MITF: master regulator of 
melanocyte development and melanoma oncogene. Trends 
Mol Med. 2006;12:406-14. 
4. Garraway L, Widlund H, Rubin M. Integrative genomic 
analyses identify MITF as a lineage survival oncogene 
amplified in malignant melanoma. Nature. 2005;436:117-22.
Estandarización de la curva 
dosis-respuesta de aberraciones 
cromosómicas en linfocitos inducidas 
por rayos X
Virginia Noval2, William Pineda2, Cecilia Crane1, Víctor 
Pabón2
1  Laboratorio de Genética, Red Nacional de Laboratorios, 
Instituto Nacional de Salud, Bogotá, D.C., Colombia
2  Grupo de Investigación Ciencia y Tecnología Nuclear, 
Universidad Distrital, Bogotá, D.C., Colombia 
 ccrane@ins.gov.co
Introducción. Las radiaciones ionizantes son 
capaces de producir daño al interactuar con la 
materia viva. La valoración se realiza con el análisis 
de los cromosomas, mediante la observación de 
dicéntricos, anillos, rupturas, fragmentos acéntricos, 
deleciones y otras anomalías. Se elaboran curvas 
dosis-respuesta mediante el cultivo de linfocitos 
para el análisis citogenético (cromosomas) de 
muestras de sangre de individuos normales, con 
aplicación de diferentes dosis bajas de rayos X.
Objetivo. Realizar un estudio preliminar para 
estandarizar la curva dosis-respuesta a dosis bajas 
de rayos X, mediante el análisis de cultivos in vitro 
de muestras de sangre periférica de tres hombres 
y tres mujeres ocupacionalmente no expuestos 
a fuentes de radiación ionizante artificial, con 
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Materiales y métodos. El proceso de irradiación 
de las muestras se realizó con rayos X, generados 
en un acelerador lineal, a diferentes dosis (0,1, 0,2, 
0,3, 0,4 y 0,5 Gy). Para los cultivos de linfocitos 
se emplearon las técnicas convencionales de 
citogenética humana, establecidas en EEDDCARIO 
mediante protocolos del Laboratorio de Genética 
del  Instituto Nacional de Salud.
Resultados. Se estudiaron 1.000 metafases por 
dosis de radiación, se aplicó análisis estadístico 
para evaluar la distribución de dicéntricos por célula 
(función de Poisson). La curva de calibración dosis-
respuesta sigue un modelo lineal cuadrático, Y= C 
+ αD + βD2, y se ajustó por el método de máxima 
verosimilitud mediante el programa CABAS, con 
límite de confianza del 95 %. 
Conclusión. Este estudio aporta una herramienta 
útil en el diseño de programas de vigilancia 
epidemiológica de trabajadores ocupacionalmente 
expuestos a radiaciones ionizantes.
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Introducción. La rifampicina y la isoniacida son 
la base de la quimioterapia antituberculosa. 
Entre los casos de resistencia, se reconoce 
a la monorresistencia a rifampicina como la 
de presentación menos frecuente Esta es la 
primera confirmación molecular en Colombia por 
secuenciación de este fenómeno.
Objetivo. Detectar y confirmar mutaciones en 
seis aislamientos de Mycobacterium tuberculosis 
clasificados fenotípicamente como monorresistentes 
a rifampicina en Colombia, 2010.
Materiales y métodos. Se les realizó secuencia-
ción automática de los genes rpoB (para 
resistencia a rifampicina) y katG (para resistencia 
a isoniacida) a seis aislamientos clasificados como 
monorresistentes a rifampicina por el método 
Bactec MGIT 960®; posteriormente, se hizo análisis 
bioinformático y determinación de la mutación 
según comparación con base de datos(http://blast.
ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). 
Resultados. Los seis aislamientos presentaron 
mutaciones en el gen rpoB en las regiones H526N, 
S531L y H526Y. En el gen katG no se presentaron 
mutaciones.
Conclusión. La rifampicina es un agente 
antimicrobiano con potente actividad bactericida 
frente a M. tuberculosis; está asociado con la menor 
tasa de desarrollo espontáneo de resistencia entre 
todos los agentes antituberculosos, lo cual explica 
la rara presencia de monorresistencia en el pasado. 
La detección y confirmación de aislamientos 
circulantes con monorresistencia a la rifampicina es 
un hecho preocupante para la salud pública del país, 
lo cual exige desarrollar nuevas estrategias para 
evaluar la prevalencia de coinfección tuberculosis-
VIH, los niveles de resistencia a otros fármacos, 
la irregularidad en la toma de los medicamentos y 
la mala absorción de los mismos, como posibles 
factores desencadenantes de este fenómeno.
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Introducción. La Organización Mundial de la 
Salud estimó 440.000 casos de tuberculosis 
multirresistente (multi-drug-resistant tuberculosis, 
TB MDR) y 150.000 muertes en 2008; Colombia 
ha realizado tres estudios nacionales para la 
vigilancia de la resistencia a los medicamentos. 
La tuberculosis multirresistente fue de 1,81 % en 
1992, 1,5 % en 2000 y 2,38 % en 2005. 
Objetivo. Describir la situación epidemiológica 
de la tuberculosis multirresistente en el país y la 
distribución de los genotipos circulantes. 
Materiales y métodos. Se estudiaron 295 
aislamientos de Mycobacterium tuberculosis del 
Biomédica 2011;31(Supl):45-71
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periodo 1992-2008, 254 multirresistentes y 41 
sensibles. Mediante spoligotyping se estudiaron 
247 multirresistentes y 41 sensibles; 181 fueron 
analizados por MIRU de 12 loci. 
Resultados. Con un intervalo de confianza del 95 
% en los tres estudios, la proporción de tuberculosis 
multirresistente en Colombia es similar lo cual indica 
que el país no enfrenta problemas de salud pública 
por tuberculosis multirresistente. Las familias más 
prevalentes entre los aislamientos multirresistentes 
fueron: LAM (37 %) y Haarlem (17,3 %); lo mismo 
se observó entre los aislamientos sensibles, 36,5 % 
y 31,7%, respectivamente. Se encontró asociación 
estadística entre las familias Beijing y U con aisla-
mientos multirresistentes mientras que la familia 
Haarlem y T se asociaron con aislamientos sensibles. 
Conclusiones. La tuberculosis multirresistente 
en Colombia aún no es un problema de salud 
pública. La distribución geográfica muestra que la 
mayoría de departamentos presentan aislamientos 
multirresistentes, aunque hay tendencia al occidente 
del país. En Colombia existen algunos genotipos 
asociados con aislamientos multirresistentes que 
podrían servir como marcadores de vigilancia epide-
miológica. Es indispensable mantener la calidad y 
continuidad de los programas de vigilancia para que 
la tuberculosis multirresistente no se expanda en el 
país. 
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Introducción. Streptococcus pneumoniae ocasiona 
enfermedad invasiva. En Colombia, se desarrolla 
desde 1994 el programa nacional Sistema de 
Redes de Vigilancia de los agentes bacterianos 
causantes de neumonías y meningitis (Sireva II).
Objetivo. Caracterizar fenotípica y genotípicamente 
los aislamientos invasores de S. pneumoniae 
obtenidos de 2005 a 2009. 
Materiales y métodos. Se identificaron 1.520 
aislamientos de S. pneumoniae por optoquina 
y solubilidad en bilis, y se serotipificaron por la 
reacción de Quellung. Se determinó la sensibilidad 
antimicrobiana. Se caracterizaron 446 aislamientos 
con valores de concentración inhibitoria mínima 
(CIM) para penicilina mayor o igual a 0,125 µg/ml 
por electroforesis en gel de campo pulsado y las 
variantes capsulares de clones internacionales por 
secuencia de tipo multiloci. 
Resultados. Los diagnósticos más frecuentes 
fueron: meningitis (35,9 %) y neumonía (25,6 %). 
El grupo de población de 2 años o menos (37,4 %) 
presentó el mayor número de casos. Los serotipos 
14, 1, 6B, 23F, 19F, 3, 6A, 5, 19A, 18C, 9V, 7F, 4, 
12F, 16F y 18A representaron el 83,82 % de los 
aislamientos y ocasionaron el 91,21 % de casos en 
los de 2 años o menos. Los aislamientos presentaron 
resistencia principalmente a trimetropim-sulfameto-
xazol (35,5 %) y tetraciclina (15,52 %). El 35,9 % 
de los aislamientos presentó valores de CIM para 
penicilina iguales o mayores de 0,125 µg/ml, los 
cuales se relacionaron genéticamente con los clones 
España9VST156 (74,88 %), Colombia23FST338 (4,2 
%), España6BST90 (4 %), España23FST81 (2,7 %), 
y a los ST 199 y 156. 
Conclusiones: Se observó un incremento en los 
últimos años de los serotipos 7F, 16F, y 19A. La 
prevalente circulación del clon España9VST156 se 
relaciona a la alta frecuencia del serotipo 14 en 
nuestro país. 
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Introducción. Colombia reporta al año 12.000 
nuevos casos de tuberculosis. El plan estratégico 
“Colombia libre de tuberculosis, 2010-2015”, tiene 
como líneas de trabajo fortalecer la vigilancia de 
la farmacorresistencia, mediante el diagnóstico 
rápido de la tuberculosis farmacorresistente. 
Objetivo. Evaluar las metodologías Bactec MGIT 
960® y reductasa de nitratos en comparación con 
el método de proporciones en medio Löwenstein-
Jensen para determinar resistencia a fármacos 
antituberculosos.
Materiales y métodos. Se emplearon 183 
aislamientos Mycobacterium tuberculosis para 
comparar las metodologías Bactec MGIT 960® 
y reductasa de nitratos, con proporciones en 
Löwenstein-Jensen.
Resultados. La metodología Bactec MGIT 960® 
presentó una sensibilidad y especificidad de 89,4 
% y 94,5%, respectivamente, para isoniacida, y de 
100% y 99% para rifampicina, respectivamente. La 
de reductasa de nitratos presentó una sensibilidad y 
especificidad de 86 % y 94,7 % para isoniacida, y de 
100 % y 99 % para rifampicina, respectivamente. 
Conclusión. Ambas metodologías presentaron 
buena sensibilidad y especificidad. La de reductasa 
de nitratos es la de elección para implementar en 
los laboratorios de salud pública por su costo-
efectividad. La metodología Bactec MGIT 960® se 
debe considerar para los centros de referencia. 
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Introducción. La tuberculosis continúa siendo 
un problema de salud pública en el mundo y en 
Colombia, asimismo la aparición de aislamientos 
multirresistentes y muy resistentes complica aún 
más la situación por su alta letalidad, sobre todo 
en pacientes con VIH, y por las bajas tasas de 
curación. 
Objetivo. Determinar la sensibilidad de Myco-
bacterium tuberculosis a las fluoroquinolonas, 
aminoglucósidos, etionamida y cicloserina en 
casos  de tuberculosis multirresistente (multi-drug-
resistant tuberculosis, TB MDR). 
Materiales y métodos. Mediante el método de 
proporciones en medio de Löwenstein-Jensen, se 
evaluó la sensibilidad a amikacina, kanamicina, 
capreomicina, ofloxacina, etionamida y cicloserina 
en 74 pacientes diagnosticados como casos 
multirresistentes en Colombia. 
Resultados. De los 74 casos, 24 (32,43 %), 
23 (31,08 %) y 11 (14,86 %) fueron resistentes 
a kanamicina, amikacina y capreomicina, 
respectivamente; la mayor resistencia se observó 
a ofloxacina, 29 (39,18 %) y se identificaron 16 
(21,62 %) casos de tuberculosis muy resistente 
(extensively drug-resistant tuberculosis, XDR-
TB). El departamento del Valle del Cauca aportó 
el mayor número de aislamientos muy resistentes 
con 9 casos, 56,2 % del total de XDR-TB. 
Conclusión. Las pruebas de sensibilidad a 
fármacos antituberculosos, permiten al médico 
clínico tener bases científicas para orientar un 
esquema terapéutico integral, consignados en 
Biomédica 2011;31(Supl):45-71
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la guía “Manejo programático de la tuberculosis 
farmacorresistente en Colombia”. Los hallazgos 
en el departamento del Valle del Cauca corroboran 
los resultados obtenidos debido a que estudios 
previos informan la presencia de una alta carga 
de resistencia en esta región de Colombia. 
Existe un elevado porcentaje de resistencia a 
fluoroquinolonas, lo cual se debe a malos manejos 
terapéuticos en los casos TB-MDR. 
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Introducción. En Colombia, Salmonella Typhimurium 
es el segundo serotipo más frecuentemente 
aislado en muestras clínicas humanas después 
de S. enteritidis, causante de enfermedad 
gastrointestinal y su virulencia está relacionada 
con multirresistencia a antimicrobianos.
Objetivo. Caracterizar molecularmente los aisla-
mientos de Salmonella Typhimurium recibidos en 
el Grupo de Microbiología del Instituto Nacional de 
Salud durante el 2010 en el programa de vigilancia 
de la enfermedad diarreica aguda.
Materiales y métodos. Se estudiaron 207 
aislamientos de Salmonella Typhimurium remitidos 
de quince laboratorios de salud pública a la Red 
Nacional de Laboratorios. Se determinó el perfil 
genómico por electroforesis de campo pulsado con 
la enzima de restricción XbaI según protocolo Red-
PulseNet. El análisis de conglomerados se realizó 
con el software GelComparII, versión 4.0.
Resultados. Se obtuvieron 96 patrones electro-
foréticos, de cepas de Salmonella Typhimurium 
aisladas de materia fecal (n=153), hemocultivo 
(n=39) y otros (n=15).Los patrones más frecuente 
fueron: COINJPX.X01.0168 con 6,8 %(n=14), 
COINJPX.X01.0231 con 5,8 % (n=12), COINJPX.
X01.0050 con 5,3 % (n=11) y COINJPX.
X01.0195, COINJPX.X01.0180 con 4,8 % (n=10), 
respectivamente, y 69,4 % se distribuyeron en 
otros patrones (n=170). 
Se caracterizaron cinco brotes; en Boyacá de 
Salmonella Typhimurium variante 5, patrón COIN10.
JPX.X01.0180 (n=12); en Quindío con patrón 
COIN10.JPX.X01.0198 (n=2) y en Nariño con 
patrones COIN10.JPX.X01.0231 (n=2), COIN10.
JPX.X01.0074(n=2), COIN10 JPX.X01.0227 (n=2).
Conclusión. El análisis confirmó la diversidad 
de Salmonella Typhimurium, circulante durante el 
2010, con similitud genética entre 54,17 % y 72,35 
% asociados a tres conglomerados. La vigilancia 
fenotípica por PFGE, fortalece el programa de 
enfermedad diarreica aguda.y aporta información 
que permite dar respuesta oportuna a brotes y 
seguimiento a patrones prevalentes. 
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Introducción. Buenaventura es el principal puerto 
sobre el Océano Pacífico; su población para 2009 
fue de 355.736 habitantes; reportó 260 casos 
nuevos de tuberculosis en el 2009. 
Objetivo. Describir los genotipos de los aislamientos 
de Mycobacterium tuberculosis resistentes a los 
medicamentos de primera línea, circulantes en 
Buenaventura, para identificar su ruta de migración. 
Materiales y métodos. Se estudiaron 51 aisla-
mientos de M. tuberculosis, 51 % eran de pacientes 
tratados anteriormento, 41 % de pacientes no 
tratados y 8 % sin dato. Los aislamientos habían 
sido conservados en el banco biológico del Instituto 
Nacional de Salud, todos recolectados entre 1998 
y 2009, procedentes de Buenaventura. Se realizó 
un estudio genotípico mediante spoligotyping y 
MIRU de 12 loci. 
Resultados. De los pacientes antes tratados, 81% 
tenía aislamientos multirresistentes; 17, además, 
eran resistentes a estreptomicina y etambutol. 
De los pacientes no tratados se encontraron 
cinco aislamientos multirresistentes. En total se 
identificaron 26 aislamientos multirresistentes y 25 
con otro tipo de resistencia; no hubo aislamientos 
sensibles a los medicamentos. Se presentó una 
prevalencia de 41 % de la familia Beijing, seguido 
de LAM 21,5  %, un aislamiento genotipo Beijing-
like y 15,6 % no presentaron identidad en la base 
spol-DB4. Predominó la familia Beijing entre 
los pacientes tratados anteriormente. Entre los 
pacientes sin tratamiento se presentó diversidad 
de familias y LAM fue la principal. 
Conclusiones. El genotipo Beijing, posiblemente, 
fue importado a través del puerto desde países 
donde había sido descrito. Buenaventura es el 
único lugar de Colombia donde se ha identificado 
y podría usarse como marcador, pues no se ha 
encontrado en fenotipos sensibles según la base 
nacional.
Palabras clave: genotipificación, M. tuberculosis, 
familia Beijing.
Referencias 
1. Parwati I, van Crevel R, van Soolingen D. Possible 
underlying mechanisms for successful emergence of the 
Mycobacterium tuberculosis Beijing genotype strains. 
Lancet Infect Dis. 2010;10:103-11.
2. Brudey K, Driscoll JR, Rigouts L, Prodinger WM, Gori A, Al-
Hajoj SA, Allix C, et al. Mycobacterium tuberculosis complex 
genetic diversity: mining the fourth international spoligotyping 
database (SpolDB4) for classification, population genetics 
and epidemiology. BMC Microbiol. 2006;6:23. 
3. Laserson KF, Osorio L, Sheppard JD, Hernández H, Benitez 
AM, Brim S, Woodley CL, Hazbón MH, et al. Clinical and 
programmatic mismanagement rather than community 
outbreak as the cause of chronic, drug-resistant tuberculosis 
in Buenaventura, Colombia, 1998. Int J Tuberc Lung Dis. 
2000;4:673-83.
Evaluación de la actividad 
micobactericida de desinfectantes
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Introducción. En los últimos años se ha evidenciado 
un aumento de las infecciones intrahospitalarias por 
micobacterias. Entre las medidas de control para 
este problema se encuentra la adecuada selección 
de biocidas con actividad micobactericida. La 
pared celular de las micobacterias posee alto 
contenido lipídico que las hacen resistentes a los 
desinfectantes. Actualmente, se está estudiando la 
actividad micobactericida de los biocidas de uso en 
Colombia.
Objetivo. Evaluar la actividad de los biocidas más 
empleados en la desinfección del laboratorio frente 
a micobacterias.
Materiales y métodos. Se evaluó por el método 
de dilución-neutralización UNE-EN 14348 la 
actividad micobactericida de etanol al 70 % y al 95 
%, glutaraldehído al 2 %, fenol al 5 % e hipoclorito 
de sodio al 2,5 %, frente a aislamientos clínicos de 
micobacterias.
Resultados. El etanol al 70 % y al 95 % inhibió 
el 100 % del crecimiento de las micobacterias 
Biomédica 2011;31(Supl):45-71
58
XII Encuentro Científico INS
estudiadas. Estos resultados son comparables a los 
de fenol al 5 %, glutaraldehído al 2 % e hipoclorito 
de sodio al 2,5 %, y son de toxicidad mayor para el 
personal que lo utiliza. 
Conclusión. De los resultados obtenidos, y 
basados en la literatura, se puede inferir que el 
etanol es un biocida efectivo para su uso en los 
laboratorios y ambientes hospitalarios en contacto 
con micobacterias.
Palabras clave: desinfectante, bioseguridad, 
Mycobacterium sp.
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Introducción. Por ser los plaguicidas inhibidores 
de la acetilcolinesterasa una causa importante de 
intoxicación y de muerte por intoxicación en los países 
en desarrollo, estos productos se consideran un 
problema grave de gran impacto en salud pública.
Objetivo. Determinar el porcentaje de actividad de 
la acetilcolinesterasa en trabajadores expuestos y 
personas con riesgo de exposición a plaguicidas 
organofosforados y carbamatos, y describir los 
plaguicidas más frecuentemente aplicados en 15 
departamentos del país. 
Materiales y métodos. Estudio descriptivo de la 
información reportada al Programa de Vigilancia 
Epidemiológica de Plaguicidas Organofosforados y 
Carbamatos por las regiones participantes, de los 
trabajadores expuestos e individuos indirectamente 
expuestos a quienes les determinaron del título 
de acetilcolinesterasa como biomarcador de 
exposición, por el método de Limperos y Ranta 
modificado por Edson. 
Resultados. De los 27.541 participantes, 73,5 
% refirió exposición directa y 26,5 % exposición 
indirecta; 77,2 % eran hombres y 22,8 %, mujeres; 
40,4 % se encontraba en el rango de edad de 26 a 
40 años. El 80,2 % reportó pertenecer a un régimen 
de seguridad social; los oficios con mayor número 
de trabajadores fueron fumigador-aplicador con 32,6 
% y servicios generales del campo con 21,1 %. Se 
realizaron 28.261 pruebas de acetilcolinesterasa, de 
las cuales, 7,2 % mostraron resultados anormales. 
Conclusión. Con relación a los plaguicidas de 
importancia en salud pública más usados, se 
encontraron los organofosforados (37,0 %), seguido 
por los carbamatos (12,1 %), los compuestos 
clorinados (11,8%) y el ácido fosfometilglicina 
(11,0%), lo cual hace necesario ampliar el uso de 
biomarcadores para la vigilancia de los trabajadores 
expuestos a plaguicidas que no controlados en el 
programa.
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Determinación de los niveles de 
mercurio en fluidos biológicos y agua 
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Introducción. Con la implementación de metodo-
logías analíticas estandarizadas y validadas, se 
da respuesta a las necesidades de resultados 
confiables y oportunos en la determinación de 
mercurio en sangre, orina y agua.
Objetivo. Establecer una metodología analítica 
validada para la determinación de mercurio en 
sangre, orina y agua empleando el analizador 
automático de mercurio.
Materiales y métodos. Con el analizador 
automático de mercurio se determina el mercurio 
elemental mediante pirólisis de 5 µl de sangre, y en 
orina y agua mediante la reducción con cloruro de 
estaño y generación de vapor frío de 1 ml de orina 
y 5 ml de agua, respectivamente.
Resultados. La validación de la metodología 
analítica determinó que el nivel mínimo de 
cuantificación  en ng/l es de 0,5 para sangre, orina 
y agua; la exactitud, expresada como porcentaje 
de recuperación, es de 98,7 % para sangre, 
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95,0 % para orina y 99,0 % para agua. El rango 
dinámico lineal en ng/l es de 0,5 a 100 para 
sangre, 0,5 a 250 para orina y 0,5 a 1.000 para 
agua. El comportamiento del mercurio depende de 
la estabilidad intrínseca de la matriz.
Conclusión. El método presenta una exactitud 
superior al 80 %, la precisión del método analítico, 
medida como el coeficiente de variación porcentual, 
fue de 3,15 % para cada una de las matrices, 
lo que resulta satisfactorio si se consideran las 
cantidades del metal presente en las muestras. 
El uso del analizador automático de mercurio 
es más ventajoso en cuanto a costos, tiempo y 
laboriosidad de las determinaciones. Este método 
permite el seguimiento de población expuesta y de 
la contaminación ambiental.
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Introducción. El paraquat es un herbicida de categoría 
I, extremadamente tóxico, que desencadena graves 
efectos a nivel pulmonar, ya que induce la producción 
de radicales libres. Es el herbicida más usado en 
Colombia y a nivel mundial. 
Objetivo. Explorar los efectos del paraquat sobre 
la salud humana por exposición crónica en tres 
poblaciones de Antioquia.
Materiales y métodos. Se llevó a cabo un 
estudio descriptivo trasversal en tres municipios 
de Antioquia; se incluyeron 218 trabajadores 
expuestos al paraquat. Se evaluaron variables 
sociodemográficas, antecedentes patológicos y 
aspectos relacionados con la dieta. Se determinó el 
paraquat en orina y agua y se practicó espirometría. 
El análisis estadístico incluyó medidas de tendencia 
central y análisis bivariado.
Resultados. El promedio de uso de este herbicida 
es de 21 años. Se encontraron niveles de paraquat 
en 69 trabajadores, con un rango entre 25 y 57 
ng/ml. Doce participantes tuvieron espirometrías 
anormales con patrones obstructivos y restrictivos. 
Las principales manifestaciones clínicas presentadas 
por los trabajadores fueron: tos, 47,7 % (104), 
fatiga 35,8 % (78) y dolor torácico 22,0 % (48). 
El 84,79 % (184) usaba elementos de protección 
personal. En las muestras de agua procesadas no 
se encontraron niveles de paraquat.
Conclusión. Se hallaron niveles de paraquat en 
orina y alteraciones en la función respiratoria en 
12 trabajadores, lo que podría asociarse a una 
exposición crónica a paraquat. Es importante el 
refuerzo en la capacitación sobre el manejo de 
plaguicidas, el uso de elementos de protección, 
los hábitos de comer y fumar mientras se fumiga, 
con control médico periódico y mediciones de 
paraquat.
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Introducción. El uso extensivo y no tecnificado 
de plaguicidas es una conducta con potenciales 
impactos significativos a corto y largo plazo en la 
salud y el ambiente.
Objetivos. Presentar experiencias relacionadas con 
la utilidad de la medición de plaguicidas organofosfo-
rados, carbamatos, ditiocarbamatos y organoclorados 
en muestras biológicas y ambientales.
Materiales y métodos. Se incluye la información 
de dos estudios realizados en el municipio de 
Suesca (Cundinamarca) y en el municipio de La 
Merced (Caldas), en los cuales se evaluaron los 
niveles de plaguicidas en muestras biológicas y 
ambientales. La muestra estuvo constituida por 233 
trabajadores agrícolas expuestos a plaguicidas, 
a quienes se les aplicó una encuesta que incluía 
variables sociales, demográficas, ocupacionales, 
clínicas, toxicológicas y hábitos alimenticios. 
Se realizó análisis simple de las variables y se 
exploraron posibles asociaciones.
Resultados. El tiempo de exposición a los 
plaguicidas osciló entre tres meses y 35 años, 
con un promedio de exposición de nueve años 
(DE=86,6). En los dos estudios se identificaron 
niveles de plaguicidas organoclorados en gran 
parte de las muestras biológicas y ambientales. 
Se detectó una reducción en la actividad de 
acetilcolinesterasa en los trabajadores expuestos 
a organofosforados. Se identificaron menores 
niveles de plaguicidas en muestras biológicas y 
ambientales tras la implementación de buenas 
prácticas agrícolas.
Conclusión. Los hallazgos de estos estudios 
permitieron establecer la exposición de la población 
tanto ocupacional como ambiental a plaguicidas y 
la presencia de estas sustancias en peces y agua. 
El uso de biomarcadores para plaguicidas es una 
estrategia de utilidad para detectar situaciones de 
riesgo ocupacional y ambiental. 
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Introducción. Las instituciones prestadoras de 
servicios de salud ocupacional tienen la función 
de ofrecer servicios técnicos y confiables en las 
diferentes disciplinas de la salud ocupacional.
Objetivo. Identificar la oferta de servicios existentes 
en materia de higiene y seguridad industrial y 
medicina del trabajo en diferentes regiones del 
país, considerando sus características técnicas y 
de calidad. 
Materiales y métodos. Se realizó un estudio 
descriptivo transversal en 192 instituciones, para 
identificar la oferta de estos servicios, se aplicó 
una encuesta y se realizó análisis estadístico de 
la información.
Resultados. El 31,77 % (61) de las instituciones 
evaluadas prestan servicios de higiene, 48,44 % 
(93) de seguridad industrial y 78,13 % (150) de 
medicina del trabajo. El estudio evidenció una 
oferta de servicios de higiene montada sobre una 
subcontratación, tanto de profesionales como de 
los equipos utilizados. Se identificaron empresas 
que prestan servicios sin que estén autorizadas 
oficialmente por medio de su respectiva licencia: 
para medicina del trabajo, 38 instituciones; para 
seguridad industrial, 12, y para servicios de higiene 
industrial, 8.
Conclusión. Los empleadores carecen de alterna-
tivas para suplir las necesidades de contratación 
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de servicios de higiene y seguridad industrial de 
calidad debido a que, por diversas situaciones, 
las instituciones que ofrecen este tipo de servicios 
adolecen de condiciones de infraestructura 
y tecnificación que permitan la obtención de 
resultados confiables.
Palabras clave: salud ocupacional, higiene 
industrial, seguridad industrial, oferta de servicios, 
medicina del trabajo 
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Introducción. Actualmente, los laboratorios que 
prestan el servicio de análisis físico-químico de 
agua deben demostrar que sus resultados son 
confiables y que tienen implementado un sistema 
de gestión de calidad y acreditación de pruebas de 
ensayo bajo el esquema de la norma NTC-ISO/IEC 
17025. 
El laboratorio de análisis fisicoquímico de aguas 
del Grupo de Salud Ambiental del Instituto Nacional 
de Salud está en proceso de implementación de 
la citada norma, por lo que uno de los requisitos 
que se deben cumplir para lograr la acreditación de 
pruebas de ensayo es la validación de los métodos 
analíticos implementados en el laboratorio. 
Objetivo. Revalidar las metodologías de cloro 
residual, turbiedad, calcio, alcalinidad total y sulfatos 
que están implementadas en el Gupo de Salud 
Ambiental, mediante la realización de ensayos en 
laboratorio que permitan evaluar las características 
de desempeño de estas metodologías. 
Materiales y métodos. Se emplearon los 
materiales y reactivos disponibles en el laboratorio 
de análisis fisicoquímico de aguas conforme a los 
estipulado en los protocolos de ensayo para cada 
uno de los parámetros por validar. Se siguió el 
diseño experimental establecido en el laboratorio 
para preparar y realizar los ensayos de laboratorio 
respectivos que permitieran calcular los atributos 
del método, como intervalo de trabajo, linealidad, 
sensibilidad, límite de detección, limite de 
cuantificación, exactitud y precisión (repetibilidad y 
reproducibilidad).
Resultados. Se procesaron todas las muestras 
definidas en el diseño experimental propuesto para 
los ensayos de cloro residual, turbiedad, calcio, 
alcalinidad total y sulfatos. Se está en la fase de 
análisis estadístico de los resultados obtenidos.
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Introducción. El dengue es quizá la enfermedad 
viral reemergente más importante en los países 
tropicales, que afecta al año a más de 50 millones 
de personas en el mundo. En Colombia, el virus 
fue detectado por primera vez en 1971 y, desde 
entonces, ha tenido gran impacto sobre la salud 
pública. Aunque los cuatro serotipos del virus 
han sido identificados constantemente, el virus 
dengue de tipo 2 (DENV-2) se ha visto involucrado 
en las epidemias más importantes ocurridas 
durante los últimos veinte años, incluyendo el 
2010 cuando la tasa de mortalidad se incrementó 
significativamente. 
Objetivo. Reconstruir la historia filogenética del 
virus dengue de tipo 2 en Colombia y relacionar los 
hallazgos con la aparición del dengue hemorrágico.
Materiales y métodos. Mediante RT-PCR se 
amplificaron 224 pb de la región carboxi-terminal 
del gen de la envoltura a partir de 48 aislamientos 
colombianos. Los productos se secuenciaron 
y, una vez alineados, se generó una matriz para 
construir la filogenia y determinar el reloj molecular 
mediante los programas PALM y BEAST.
Resultados. Los aislamientos más antiguos 
pertenecen al denominado genotipo americano, 
mientras que los virus recolectados a partir de 
1990 representan el genotipo americano/asiático. 
La introducción de este genotipo coincide con los 
primeros reportes de la forma hemorrágica de la 
enfermedad en Colombia a finales de 1989.
Conclusión. Tras el reemplazo del genotipo 
“autóctono” americano, varios linajes del subtipo 
americano/asiático se han generado y diseminado 
por todo el territorio. Sin embargo, la asociación 
directa de esta nueva variante con el incremento 
en las tasas de mortalidad observadas durante los 
últimos años, aún debe ser demostrada.
Palabras clave: dengue, dengue hemorrágico, 
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Introducción. El virus de la hepatitis E (VHE), de 
distribución mundial, es responsable de más del 
50% de las hepatitis virales en países endémicos, 
Se estima una tasa de afectados alrededor de 
2,5 % en adultos y 1,2 % en niños y jóvenes. La 
infección por VHE presenta características clínico-
epidemiológicas similares a las de la hepatitis A, 
y se transmite principalmente por vía fecal-oral o 
agua contaminada, y se manifiesta en forma de 
casos esporádicos o de brotes epidémicos.
Biomédica 2011;31(Supl):45-71
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Objetivo. Detectar serológica y molecularmente VHE 
en sueros de pacientes con diagnóstico negativo 
para otras hepatitis virales, periodo 2005-2010.
Materiales y métodos. Se analizaron mediante 
ELISA 253 sueros conservados en la seroteca 
del Grupo de Virología del Instituto Nacional de 
Salud con diagnóstico negativo para otras hepatitis 
virales (VHA, VHB, VHC). A los sueros con IgG e 
IgM positivos se les realizó búsqueda de ARN viral 
mediante RT-PCR. 
Resultados. Se encontró reactividad del 6,3 % 
(n=16) de las muestras analizadas para IgG e IgM 
anti-VHE. El ARN viral fue detectado en 2 de 16 
muestras con serología positiva. La fase aguda 
de la infección se detectó en 0,4 % (n=1) de las 
muestras positivas. La ausencia de anticuerpos 
IgM en el resto de las muestras positivas para el 
marcador IgG, 5,9 % (n=15), puede ser debida 
a una infección pasada por VHE o una infección 
reciente con reducción de los títulos del marcador 
IgM. La presencia de ARN viral indica que los 
pacientes se encontraban en periodo de viremia.
Conclusión. La seroprevalencia encontrada (6,3 
%) nos situaría como país endémico. Es necesario 
realizar más estudios para conocer la prevalencia 
real de este evento en Colombia. 
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Introducción. La evidencia sobre la morbilidad 
simultánea entre las infecciones con geohelmintos 
y la ocurrencia de malaria es escasa y divergente. 
Los estudios previos tienen varias limitaciones, 
como el sesgo de confusión y la localización. Este 
estudio exploró las interacciones entre la infección 
por geohelmintos y la malaria por Plasmodium 
falciparum en un área endémica colombiana. 
Objetivo. Estudiar la asociación de la infección de 
geohelmintos y algunos indicadores serológicos, 
con la ocurrencia de malaria. 
Metodología. Estudio de casos y controles pareado 
por sexo, edad y localización en Tierralta, Córdoba, 
entre enero y septiembre de 2010. Los casos 
fueron 68 sujetos con malaria por P. falciparum 
incidente, y los controles, 178 sujetos asintomáticos 
reclutados entre 2 y 3 días después y residentes a 
menos de 500 m de cada caso índice. Se obtuvo 
una encuesta socioeconómica, un examen físico, 
una toma de muestra de sangre y una muestra 
de materia fecal en todos los participantes. Las 
asociaciones se exploraron mediante un modelo 
de regresión logística condicional múltiple. 
Resultados. Se encontró simultáneamente una 
asociación entre infección por Uncinaria sp. 
(OR=4,21; IC95%: 1,68-11,31) y Ascaris lumbricoides 
(OR=0,43; IC95%: 0,18-1,04) con la ocurrencia de 
malaria por P. falciparum. 
Conclusión. Los efectos de los geohelmintos 
sobre la ocurrencia de malaria son paradójicos; 
mientras A. lumbricoides parece protector, 
Uncinaria sp. podría ser un factor de riesgo. Los 
hallazgos sugieren que adicional a la morbilidad 
simultánea,  existe una determinación de las 
infecciones con geohelmintos y malaria. Si bien los 
mecanismos biológicos involucrados no son claros, 
se sugieren políticas que apunten al control de los 
determinantes sociales y ambientales.
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Introducción. Salmonella Typhimurium, variante 
O:5-, es un patógeno muy relacionado con animales, 
especialmente con palomas, que se ha asociado 
en muy pocos casos a infecciones esporádicas en 
humanos. Sin embargo, los sistemas de vigilancia 
epidemiológica han permitido su detección en 
brotes en humanos.
Objetivo. Describir un brote de Salmonella 
Typhimurium, variante O:5-, presentado en 
el municipio de Paz de Río y caracterizar los 
aislamientos con técnicas fenotípicas y genotípicas 
para definir su relación genética.
Materiales y métodos. Doce aislamientos de 
Salmonella spp. fueron sometidos a confirmación 
bioquímica, identificación del serotipo y perfil 
de sensibilidad antimicrobiana. Se analizaron 
genotípicamente mediante electroforesis en 
campo pulsado (PFGE) con enzimas Xbal y Blnl. 
Se estudiaron muestras de agua de grifos de un 
restaurante de la zona afectada, para análisis 
físico-químicos y microbiológicos de coliformes y 
enteropatógenos.
Resultados. Todos los aislamientos fueron confirma-
dos como Salmonella spp., presentaron resistencia 
a tetraciclina y estreptomicina, y sensibilidad a 
los demás antibióticos ensayados. Once de doce 
fueron identificados como Salmonella Typhimurium, 
variante O:5-, y mostraron el patrón de PFGE 
COIN10.JPX.X01.0168 con la enzima XbaI, y dos 
aislamientos de este mismo grupo se confirmaron 
con la enzima BlnI obteniéndose el patrón de PFGE 
COIN10.JPX.A26.0002. El aislamiento restante 
se identificó como Salmonella Typhimurium con 
patrón de PFGE con la enzima Xbal COIN10.JPX.
X01.0221. Las muestras de agua fueron de calidad 
aceptable y no presentaban coliformes totales ni 
enteropatógenos.
Conclusión. En Colombia, por primera vez, se 
reporta un brote de enfermedad transmitida por 
alimentos asociado epidemiológicamente con 
aislamientos de Salmonella Typhimurium, variante 
O:5-, que estuvieron relacionados fenotípica y 
genéticamente.
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Introducción. Mycobacterium tuberculosis es el 
agente etiológico de la tuberculosis humana, que 
también puede ser producida por Mycobacterium 
bovis. El conocimiento de la presencia y distribución 
de M. bovis, es esencial para identificar reservorios 
animales, como contribución a las políticas de 
salud pública, frente a afecciones por M. bovis. 
Objetivo. Identificar M. bovis y otras especies del 
género Mycobacterium en muestras de diferentes 
puntos de la cadena de producción bovina.
Materiales y métodos. Se recolectaron 492 
muestras de 8 departamentos de Colombia, según 
indicaciones del Grupo de Tuberculosis del ICA. Las 
muestras de ganglios linfáticos, hisopados nasales, 
sangre, leche y quesos frescos, fueron sometidas 
a búsqueda de M. bovis y otras micobacterias 
por pruebas microbiológicas y moleculares PCR-
IS6110 y spoligotyping. 
Resultados. Cundinamarca aportó 40 % de las 
muestras; Boyacá, 21,74 %, Magdalena, 19,10 %, 
y Antioquia, 17,07 %. Con la coloración de Zielh-
Neelsen se obtuvo 7,11 % de positividad, con 
concordancia de 85,71 % con cultivo. Por cultivo se 
encontró 23,98 % de positividad y la identificación 
fenotípica evidenció M. bovis,complejo M. 
tuberculosis, M. tuberculosis y Mycobacterium 
sp. La PCR IS6110 tuvo positividad de 51,02 %, 
dos veces más sensible que el cultivo y siete 
veces más que la coloración de Zielh-Neelsen. 
Entre las 234 muestras que fueron positivas por 
spoligotyping, se encontró que 34,13 % presentaba 
patrón perteneciente a M, bovis y 65,87 % a M. 
tuberculosis. Se identificaron 36 genotipos. 
Conclusiones. Se pudo evidenciar que M. bovis 
se encuentra infectando y enfermando a bovinos 
y bufalinos de cuatro diferentes departamentos 
colombianos, lo cual constituye una seria amenaza 
de zoonosis, no sólo para los manipuladores de la 
cadena sino para el consumidor final. 
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Introducción. El agua contaminada ha sido uno 
de los principales vehículos de transmisión de virus 
entéricos que causando brotes de enfermedad 
diarreica aguda, enfermedades trasmitidas por 
alimentos, hepatitis A y meningitis aséptica 
alrededor del mundo. En Colombia son escasos 
los datos sobre la prevalencia y la transmisión de 
virus entéricos en agua.
Objetivo. Identificar virus entéricos tales como 
rotavirus, enterovirus, virus de hepatitis A y 
adenovirus en muestras de agua procedentes de 
algunos de los municipios donde se presentaron 
brotes de enfermedad diarreica aguda, 
enfermedades trasmitidas por alimentos, hepatitis 
A en Colombia, 2008- 2011.
Materiales y métodos. Se analizaron 73 muestras 
de agua. La concentración viral se llevó a cabo 
por filtración y ultrafiltración tangencial. Para la 
detección e identificación se realizó RT-PCR para 
rotavirus, virus de hepatitis A y norovirus, PCR 
para adenovirus y aislamiento viral en células para 
enterovirus. 
Resultados. El 36 % de las muestras fue positivo 
para los virus entéricos analizados, 10 % del total 
de las muestras presentaba más de un agente. El 
agente que tuvo mayor prevalencia fue adenovirus, 
seguido por rotavirus, virus de hepatitis A y 
enterovirus. 
Conclusiones. El hallazgo de diferentes virus 
entéricos en agua para consumo humano tiene alto 
impacto sanitario por ser vehículo de numerosas 
enfermedades asociadas a patógenos entéricos, 
además de ser contaminantes para vegetales, 
verduras y demás alimentos regados o lavados 
con estas aguas. Finalmente, 46 % de las muestras 
procesadas correspondió a aguas con procesos 
de potabilización, por lo tanto, su detección puede 
ser un indicador de la calidad de los procesos de 
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Introducción. La enfermedad de Chagas persiste 
como problema de salud pública en comunidades 
indígenas de la Sierra Nevada de Santa Marta. 
A pesar de esto, existe poca información sobre 
actividades de tratamiento etiológico, control 
vectorial intradomiciliario y el impacto de estas 
acciones en las comunidades.
Objetivo. Caracterización epidemiológica y 
entomológica de la enfermedad de Chagas en 
comunidades de la Sierra Nevada de Santa Marta, 
jurisdicción del Cesar, y evaluación del impacto de 
las estrategias de control en la transmisión vectorial 
intradomiciliaria.
Materiales y métodos. Se determinaron los censos 
de población de menores de 20 años y de viviendas 
en los nueve sentamientos del programa piloto, 
captura de vectores intradomiciliarios, aplicación 
de encuesta entomológica con las familias, análisis 
de los resultados de laboratorio de la tamización 
realizada en la población objeto, consolidación, 
análisis de encuesta entomológica y evaluación 
del comportamiento de los índices entomológicos 
antes del control químico y después de él.
Resultados. La prevalencia de la enfermedad 
de Chagas fue de 7,8 % en menores de 20 años 
en tres comunidades arhuacas. De los 41 casos 
encontrados, 39 recibieron tratamiento etiológico, 
con buena tolerancia sin reacciones secundarias. 
Se encontró Rhodnius prolixus, Triatoma dimidiata, 
Triatoma maculata y Panstrongylus geniculatus 
en las comunidades arhuacas, y las tres 
primeras especies domiciliadas e infectadas con 
Trypanosoma cruzi. Las actividades de control con 
piretroides disminuyó la infestación en las viviendas 
y se controló el R. prolixus. En las comunidades 
kogui-wiwua sólo se encontró R. prolixus y está 
en evaluación después del tratamiento, hubo 
evidencia de la reducción en la infestación.
Conclusión. Se determinó una prevalencia de 7,8 
% en los asentamientos evaluados. Se encontraron 
cuatro tipos de vectores intradomiciliados. Con 
las acciones de control químico, fue notoria la 
reducción de la infestación de los triatominos. La 
articulación con las organizaciones indígenas y 
sus instituciones de salud fue muy importante para 
el éxito del programa de diagnóstico, tratamiento, 
prevención y control de la enfermedad de Chagas.
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Introducción. La leptospirosis es una zoonosis 
de distribución mundial que prevalece en climas 
tropicales y subtropicales. El Instituto Nacional 
de Salud estableció en el 2006, el programa 
de vigilancia por laboratorio de leptospirosis, 
como componente del programa de vigilancia de 
síndromes febriles.
Objetivo. Determinar la distribución de leptospirosis 
por regiones y la circulación de serogupos en el 
periodo 2006-2010.
Materiales y métodos. Se realizó un estudio 
descriptivo retrospectivo de 3.977 muestras de 
pacientes, recolectadas en el periodo 2006-
2010, procedentes de los laboratorios de salud 
pública del país, agrupadas en 6 regiones. Las 
muestras se analizaron por las técnicas de ELISA 
y microaglutinación, con un panel de 28 serovares 
que pertenecen a 17 serogrupos. El análisis 
estadístico se realizó con el sofware Epi-Info®, 
3.1. 
Resultados. Se encontró tendencia al aumento 
anual en el número de muestras recibidas, el mayor 
aporte lo realizó la Región Caribe con 1.521 (38,2 
%), seguida del Eje Cafetero y Santander y Norte de 
Santander con 881 (22,2 %). El 14 % correspondió 
a muestras pareadas. Fueron positivas por ELISA 
2.041 muestras (51 %), y la Región Caribe fue 
la de mayor reporte con 785 (38,5 %). La mayor 
frecuencia de muestras positivas [910 (44,5 %)] 
se encontró en el grupo etario de 15 a 40 años 
para todas las regiones. La distribución por sexo 
en las muestras positivas fue de 1.100 (53,9 %) 
para el masculino, 580 (28,4 %) para el femenino 
y 361 (17,7 %) sin dato. Del año 2009 a marzo de 
2011 se procesaron 2.055 muestras de pacientes 
por microaglutinación con 340 (16,5 %) resultados 
positivos, y se observó que los serogrupos más 
frecuentes fueron Australis, Javanica, Sejroe, 
Grippotyphosa y Hebdomadis.
Conclusión. Se evidencia una alta circulación 
de Leptospira spp. en Colombia, razón por la 
cual se debe fortalecer la vigilancia para realizar 
intervenciones de control y prevención adecuadas 
y oportunas.
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Introducción. La rabia es una virosis zoonótica, 
neurodegenerativa terminal, con ciclos urbanos 
con el perro como principal reservorio y transmisor, 
y silvestres con murciélagos y carnívoros terrestres 
como reservorios y transmisores, y gatos como 
transmisores. Eventualmente, ocurre transmisión 
entre los ciclos, incrementándose el riesgo de 
contagio para los humanos. En Colombia la 
rabia urbana se ha eliminado por vacunación, y 
la silvestre continúa siendo una amenaza para la 
población. 
Objetivo. Determinar las variantes antigénicas 
y genéticas de los virus rábicos en Colombia 
para elucidar las dinámicas de transmisiones 
geográficas, temporales y entre especies. 
Materiales y métodos. El diagnóstico de rabia 
se logró por inmunofluorescencia directa y 
prueba biológica en ratón. La tipificación viral por 
inmunofluorescencia indirecta con anticuerpos 
monoclonales, secuenciación parcial del gen de la 
nucleoproteína y análisis filogenético. 
Resultados. En Colombia se ha logrado confirmar 
la transmisión de las variantes antigénicas 1, 
3, 4, 5 y 8 de los virus rábicos. Igualmente, se 
identificaron dos variantes antigénicas atípicas que 
no pertenecen a ninguna de las once previamente 
identificadas a nivel mundial. Según la secuenciación 
genómica y el análisis filogenético, una de las 
variantes atípicas identificadas en Colombia se 
transmite entre murciélagos insectívoros y la otra 
entre hematófagos. 
Conclusión. Las variantes atípicas detectadas 
en Colombia y otros países de Latinoamérica 
indican que la diversidad de los virus rábicos es 
más amplia que la pensada en 1994 cuando se 
estableció la tipificación antigénica, y señalan 
la necesidad de ampliar el número de variantes 
antigénicas caracterizadas con la finalidad de 
afinar el conocimiento de la epidemiología de la 
enfermedad.
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Introducción. Las dos formas clínicas en que se 
manifiesta la rabia, paralítica y encefalítica, indican 
que se puede alterar el sistema de neurotransmisión 
GABA-glutamato. Previamente hemos reportado 
cambios, por separado, en los dos componentes 
de este sistema, en una misma región cortical de 
ratones inoculados con virus rábico.
Objetivo. Evaluar la expresión de GABA y 
glutamato, simultáneamente, en el cerebelo 
y dos áreas de la corteza cerebral de ratones 
infectados con rabia, mediante dos modelos que 
simulan las formas clínicas en que se manifiesta la 
enfermedad.
Materiales y métodos. Se inocularon ratones ICR 
adultos con virus de la rabia, por vía intramuscular 
o intracerebral, para simular, respectivamente, 
rabia paralítica y encefalítica. En la fase avanzada 
Biomédica 2011;31(Supl):45-71
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de la enfermedad, los animales se anestesiaron, 
se fijaron por perfusión, se extrajeron los encéfalos 
y se obtuvieron cortes de 50 µm de espesor en 
un vibrátomo. Los cortes se procesaron mediante 
inmunohistoquímica para estudiar la expresión de 
GABA, glutamato y parvoalbúmina, una proteína 
marcadora de neuronas GABAérgicas. 
Resultados. En los dos modelos se observaron 
pérdidas de inmunorreactividad de GABA y 
aumento de glutamato en la corteza frontal, pero 
en la parte posterior de la corteza, a nivel del 
hipocampo, se observó el efecto contrario. En 
la corteza del cerebelo se demostró aumento de 
glutamato en la capa granular y de parvoalbúmina 
en la capa molecular. 
Conclusión. Con estos resultados se aporta 
información nueva que confirma el efecto de la 
infección con el virus de la rabia sobre el sistema 
neurotransmisor GABA/glutamato.
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Introducción. A pesar de que en varios países 
latinoamericanos existen programas de vigilancia 
de Chagas congénito, actualmente en Colombia 
no es obligatoria la tamización para la enfermedad 
de Chagas en mujeres gestantes y, por lo tanto, 
no se hace vigilancia rutinaria de la transmisión 
congénita.
Objetivo. Determinar la prevalencia y factores 
asociados con la enfermedad de Chagas en 
mujeres gestantes de Casanare, Colombia.
Materiales y métodos. Estudio de corte trans-
versal. Todas las mujeres que asistieron a 
control prenatal entre enero y agosto de 2010 
en varios centros hospitalarios de Yopal, fueron 
entrevistadas sobre antecedentes de riesgo para 
infección por Trypanosoma cruzi. Se realizó 
entrevista estructurada y pruebas serológicas 
para la detección de IgG anti-T.cruzi mediante 
ELISA, IFI y HAI. Los factores de riesgo asociados 
se determinaron mediante odds ratio (OR) y una 
regresión logística para ajuste de estimaciones. 
Resultados. De 991 mujeres entrevistadas, se 
incluyeron 982 (99,1 %), 39 de ellas fueron positivas, 
con una prevalencia global de infección por T.cruzi 
de 3,97 % (IC95%: 2,8-5,3). Las principales variables 
asociadas fueron: edad mayor de 29 años [OR=4,9 
(IC95%: 1,4-17,0)]; contacto con el vector en el 
último año [OR=4,4 (IC95%: 2,0-8,5)]; antecedente 
de enfermedad de Chagas en familiares [OR=2,2 
(IC95%:1,0-4,9)]; residencia en zona rural [OR=3,0 
(IC95%: 1,5-6,0)], y condiciones de vivienda en 
la infancia [OR=3,6 (IC95%: 1,7-7,6)]. Hasta la 
fecha, no se han identificado casos congénitos de 
enfermedad de Chagas.
Conclusión. La prevalencia descrita es la más alta 
registrada en mujeres gestantes en Colombia. La 
evaluación de los factores de riesgo asociados a 
infección en este grupo de población es el primer 
paso para establecer un programa de vigilancia de 
Chagas congénito en Colombia.
Palabras clave: mujeres gestantes, Chagas 
congénito, vigilancia.
Referencias
1. Pan American Health Organization. Quantitative estimation 





2. Manrique FG, Ospina JM, Herrera GM, Nicholls RS, 
Montilla M, Flórez AC, et al. Enfermedad de Chagas 
transplacentaria en Miraflores y Moniquirá, Boyacá. 
Biomédica. 2007;27:172.
3. Mendoza CA, Córdova E, Ancca J, Saldaña J, Torres A, et 
al. The prevalence of Chagas’ disease in puerperal women 
and congenital transmission in an endemic area of Perú. 
Rev Panam Salud Pública. 2005;17:147-53.
Diseminación del virus de la rabia 
a través del tracto córtico-espinal-
piramidal en ratones
Gerardo Santamaría, Jeison Monroy-Gómez, Orlando 
Torres-Fernández
Grupo de Morfología Celular, Subdirección de 
Investigación, Instituto Nacional de Salud, Bogotá, D.C., 
Colombia
otorresf@ins.gov.co
Introducción. El virus de la rabia, como otros virus 
neurotrópicos, se disemina mediante transporte 
axonal retrógrado. Por esta razón, se ha utilizado 
como trazador neuronal. Previamente se detectó 
la presencia temprana del virus rábico en la 
corteza motora luego de inoculación intramuscular 
en ratones y su efecto sobre las neuronas 
piramidales. 
Objetivo. Establecer la ruta neuroanatómica de 
diseminación del virus de la rabia a partir de su 
inoculación intramuscular.
Materiales y métodos. Se inocularon ratones 
adultos con virus de la rabia por vía intramuscular, 
en las extremidades posteriores. Diariamente, entre 
el segundo y el sexto día después de la inoculación, 
se sacrificaron animales mediante anestesia 
profunda y perfusión con paraformaldehído. Se 
procesaron cortes de encéfalo y médula espinal 
para estudio inmunohistoquímico de antígenos 
de la rabia utilizando un anticuerpo antirrábico 
elaborado en nuestro laboratorio.
Resultados. A partir del segundo día después de 
la inoculación se detectaron antígenos virales en el 
soma de las neuronas motoras del asta ventral de 
la médula espinal y en las neuronas piramidales de 
la capa V de la corteza frontal motora contralateral. 
Entre el tercero y cuarto día después de la 
inoculación los antígenos virales se diseminaron 
a otras capas de neuronas piramidales corticales 
ipsilaterales y contralaterales, mientras que para el 
sexto día después de la inoculación, los antígenos 
virales ya se habían diseminado a través de la 
mayoría de estructuras encefálicas.
Conclusión. La secuencia de diseminación de 
los antígenos virales aquí descrita sugiere que la 
ruta de transporte del virus de la rabia desde los 
músculos hasta el encéfalo sigue la trayectoria 
correspondiente al tracto cortico-espinal-piramidal 
correspondiente a las neuronas con función 
motora. 
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